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摘要 : 采用 RAPD 方法 测定 分 析 了 我 国 麦 红 吸 浆 虫 Siodiplost mosellana《 Gehin) 10 个 地 理 种 群 的 遗传 结构 。 结 果 表 明 : 5 种 
引物 在 10 个 种 群 中 共产 生 了 326 个 RAPD 标记 ， 各 地 理 种 群 之 同 没有 产生 各 自 的 特征 标记 ; 不 同 种 群 间 的 遗传 相似 程度 与 
其 地 理 间 距 呈 有 反比; 种 群 内 的 遗传 相似 程度 比 种 群 间 的 高 ;利用 UPGMA 法 可 将 其 聚 为 冬 麦 区 和 春 麦 区 两 大 类 群 。 
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Genetic structure of geographic populations of Sitodiplosis mosellana (Gehin ) 











(Diptera: Cecidomyiidae) in China 

HE Chun-Gui, YUAN Feng，ZHANG Ya-Lin (Key Laboratory of Plant Protection Resources and Pest Management of 
Ministry of Education, Northwest Sci-Tech University of Agriculture and Forestry, Yangling, Shaanxi: 712100, China) 
Abstract: Ten geographic populations of the orange wheat blossom midge, Sitodiplosis mosellana (Gehin) (Diptera: Ce- 
cidomyiidae) from all wheat grown area in China were investigated by RAPD-PCR to determine their genetic structure. 
Samples of 10 adults were examined for each population. Five selected primers, S18 CCACAGCAGT, S32 TCGGCGAT- 
AG, S83 GAGCCCTCCA, S169 TGGAGAGCAG and S250 ACCTCGGCAC, produced a total of 326 RAPD markers. No 
specific band was observed for every population. The distance analysis shows that similarity within a geographic popula- 
tion is higher than that among different populations; the similarity index ( S$, ) among the populations is inversely propor- 
tional to the direct distance among them. Cluster analysis by UPGMA shows that the 10 geographic populations could be 
gathered into two big groups: spring wheat region group and winter wheat region group. 
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麦 红 吸 浆 虫 Sizodiplosis mosellana《 Gehin)《 双 双 





目 ， 瘦 蚊 科 ) 是 北半球 危害 小 麦 的 重要 害虫 之 一 。 
我 国 虽 然 在 20 世纪 50 年 代 和 80 年 代 以 来 对 小 麦 
吸 浆 虫 有 过 详细 的 研究 ， 但 在 国内 外 ， 从 未 涉及 其 
种 群 遗 传 结构 或 种 下 分 化 的 研究 。 作 者 兽 用 RAPD 
技术 和 酯 酶 等 位 酶 对 中 国 中 西部 地 区 麦 红 吸 浆 虫 的 
地 理 种 群 遗 传 结 构 进 行 过 探讨 〈 贺 春 贵 和 袁 锋 ， 
2000，2001; He and Yuan， 2001)。 本 研究 是 在 原 有 
基础 上 ， 再 次 利用 RAPD 技术 对 全 国 麦 红 吸 奖 虫 主 
要 发 生 区 10 个 地 理 种 群 的 遗传 结构 进行 了 测定 ， 
以 探讨 其 不 同 地 理 种 群 的 遗传 结构 特征 ， 为 其 大 面 
积 综 合 治理 提供 理论 依据 。 


1 材料 与 方法 


1.1 成 虫 采集 

小 麦 吸 浆 忠 常 间 际 性 局 部 发 生 ， 故 采集 受 发 生 
地 域 和 时 间 的 严格 限制 。 本 试验 于 2001 年 5~7 月 
于 傍晚 网 捕 采 集成 虫 ， 保 存 于 100% 或 95% 酒精 
中 ， 带 回 实验 室 于 - 20% 条 件 下 保存 备用 。 为 了 增 
加 样本 的 代表 性 ， 采 集 时 尽 可 能 在 不 同 地 块 采 集 样 
本 。 地 理 种 群 以 所 采集 地 的 县 或 市 名 称 命名 。 采 集 
地 点 及 种 群 代码 见 表 1。 
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表 1 ， 麦 红 吸 浆 虫 样本 采集 地 点 
Table 1 Sample locations of §. mosellana 


采集 地 点 Collection site 
青海 循 化 县 Xunhua，Qinghai 
甘肃 插 兰 县 Gaolan，Gansu 
甘肃 武威 市 Wuwei， Gansu 
宁夏 惠 农 县 Huinong， Ningxia 


麦 区 Wheat area 
春 麦 区 Spring wheat area 


冬 麦 区 Winter wheat area 安徽 阜阳 市 Fuyang，Anhui 
安徽 宿州 市 Sazho，Anhmi 
河南 项 城市 Xiangcheng，Henan 
河南 栾 川 Daanchuan，Henan 


陕西 长 安县 Chang'an，Shaanxi 


河北 邢台 市 Xingtai，Hebei 


1.2 RAPD 测试 方法 

1.2.1 主要 仪器 设备 及 试剂 : MJ Research PTC200 
PCR 仪 ,75 种 随机 引物 〈 生 工 公司 SANGON)，Taq 
酶 、10 x PCR 绥 冲 液 、dNTP (dATP + dCTP + dGTP 
+ dTTP》 和 DNA Marker 《DL-2000)〈《 宝 生物 公司 )。 
UVI 凝 胶 图 像 分 析 系 统 〈UVI pro gel documentation 
and analysis system) 及 相应 的 分 析 软 件 UVI Photo 
V10.01, UVI Band V99.04。 

1.2.2 模板 DNA 的 提取 及 PCR 反应 条 件 : DNA 提 
取 参 照 Collins 等 “1987) 单 头 蚊虫 DNA 提取 方法 。 
单 头 吸 浆 忠 成 忠 《100 ~ 120 ng) 可 提取 约 80 ~ 100 
ng 基因 组 DNA。 溶 解 在 24 nL 的 TE 缓冲 液 中 备用 。 
每 个 种 群 提取 10 头 单 个 成 虫 样本 供 试 。 

PCR 总 反应 体积 25 pxL， 各 成 分 为 10 x PCR 
反应 缓冲 液 2.5 pjL，dNIPs 《各 2.5 mmol/L》 2 xL; 
引物 (20 ng/nL ) 1 nL， 灭 菌 水 17.375 pL， 模板 2 
LL，Taq 获 0.125 AL (0.625U)。 

PCR 总 反应 液 配制 在 300 ~ 350 pL 的 量 上 进行 
(1.5 mL EP 管 ;， 配 好 离心 10 s 后 ， 分 装 在 12 个 
0.5 mL EP 管 中 ， 再 加 入 模板 DNA。 上 PCR 仪 之 
前 ， 骨 离心 10 s 混 匀 。 扩 增 程序 是 : 94% 1 min; 
92%C 1 min; 37%C 1 min; 72%C 2 min。 步 又 2~ 4 入 
环 45 次 ， 然 后 在 72%C 下 维持 7 min。 

1.2.3 ”电泳 结果 记录 及 数据 处 理 : 用 1.3% 琼脂 糖 
凝 股 电 泳 ，PCR 产物 上 样 量 为 12.5 nL。 电 沪 结 束 
后 用 UVI 北 胶 成 像 系统 照相 和 计算 分 子 量 。 按 某 一 
扩 增 带 出 现 ， 记 为 1; 不 出 现 记 为 0， 记录 所 有 结 
果 。 为 了 提高 该 系统 分 析 的 精确 性 ， 每 次 电泳 有 2 





地 理 位 置 Geographic position 种 群 代码 Population code 
N35.8°, E102.4° QX 
N36.5°, E104° Ge 
N38°, E103° WW 
N39°, E106.5° NH 
N32.8°, E11S.8° AF 
N33.6°, E116.9° AS 
N33.4°， Ell14.8° HX 
N33.8°, Ell1.6° HL 
N34.2°, E109° SC 
N37°, El1l4.3° HB 








~3 个 泳 道 加 标准 分 子 量 标记 ， 以 便 校对 。 

个 体 间 的 遗传 相似 系数 用 S, 表示 《Nei and Li， 
1979)，S, = 2N,/《N, + NN,)。 其 中 N, 是 个 体 x 和 
y 共有 片段 数 ，N, 和 N, 分 别 为 个 体 x 和 y 中 出 现 
的 片段 数 。 种 群 内 的 遗传 相似 系数 为 种 群 内 所 有 个 
体 比 较 的 遗传 相似 系数 的 平均 值 。 种 群 间 的 遗传 相 
似 系数 为 两 种 群 所 有 个 体 比较 的 遗传 相似 系数 的 平 
均值 ， 其 构成 的 相似 系数 矩阵 用 UPGMA 法 聚 类 分 
析 。 以 不 同 种 群 间 的 遗传 相似 系数 和 地 理 距离 《从 
地 图 上 量 取 的 直线 距离 》 进 行 相关 分 析 。 这 些 分 析 
利用 了 SPSS《〈10.0) 统计 软件 等 。 


2 ”结果 与 分 析 


2.1 引物 筛选 及 扩 增 片段 

在 试验 条 件 下 ， 从 75 种 引物 及 引物 组 合 中 和 
选 出 了 5 种 引物 ， 其 引物 名 称 及 产生 的 标记 或 片段 
数目 及 在 群体 和 个 体 中 的 分 布 见 表 2。 在 10 个 种 
群 〈 总 种 群 ) 中 产生 了 326 个 片段 ， 不 同 引 物 在 不 
同 种 群 中 产生 的 片段 数目 不 同 。5 种 引物 在 麦 红 吸 
浆 忠 不 同 地 理 种 群 之 间 没 有 产生 各 自 的 特征 带 谱 ， 
因此 在 种 群 之 间 没 有 产生 鉴别 引物 和 标记 。 从 种 群 
内 个 体 的 扩 增 情况 来 看 ， 每 一 种 引物 在 地 理 种 群 中 
的 不 同 个 体 之 间 可 产生 相同 的 带 谱 《或 基因 型 )， 
没有 一 种 引物 能 单独 把 各 个 种 群 的 所 有 个 体 区 分 
开 ， 但 5 种 引物 联合 起 来 所 产生 的 RAPD 图 谱 可 形 
成 个 体 间 的 特征 图 谱 《 个 体 之 间 都 不 相同 )。 当 两 
种 引物 联合 应 用 时 ， 就 可 区 分 开 大 部 分 个 体 。 
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表 2 筛选 出 的 引物 及 扩 增 片段 


Table 2 Selected primers and their amplified bands 


片段 碱 基数 bp) 
Molecular weight (bp) 
300 ~ 2 968 
328 ~ 2 000 
294 ~ 2 471 
S576~ 1 927 


引物 编号 及 序列 总 种 群 中 扩 增 的 片段 数 。” ”在 不 同 种 群 中 扩 增 的 片段 数 。” ”在 个 体 中 扩 增 的 片段 数 
Primer code and sequence Bands in total populations Bands in different populations Bands in individuals 
S18 CCACAGCAGT 31 15~32 1~10 
S32 TCGGCGATAG 66 15 ~28 1~8 
S83 GAGCCCTCCA 71 17~42 1~10 
S169 TGGAGAGCAG 68 5~19 1~8 
S250 ACCTCGGCAC 39 20 ~ 39 1~1l 


2.2 ”种 群 内 及 种 群 间 遗 传 相似 性 

各 种 群 内 的 遗传 相似 程度 统计 结果 见 表 3。 种 
群 内 的 遗传 相似 程度 以 河南 栾 川 的 最 高 ， 为 
0.247， 以 安徽 宿州 种 群 最 低 ， 为 0.110。 春 麦 区 四 
个 种 群 内 的 平均 遗传 相似 程度 为 0.167， 冬 麦 区 6 
个 种 群 内 的 平均 遗传 相似 程度 为 0.187， 高 于 春 麦 
区 。 所 有 10 个 种 群 内 的 平均 遗传 相似 度 为 0.118。 
个 体 之 间 的 遗传 相似 程度 为 0 ~ 0.596， 种 群 不 同 ， 
变异 程度 不 同 。 

10 个 种 群 间 的 遗传 相似 程度 的 分 析 结果 见 表 
4。 不 同 地 理 种 群 之 间 的 遗传 相似 系数 变异 范围 为 
0.078 ~ 0.189， 平 均 为 0.108。 种 群 内 的 遗传 相似 
程度 比 种 群 间 的 高 。 不 同 地 理 种 群 之 间 的 地 理 距 离 
为 102~1 350 km， 平 均 为 700 km， 对 获取 的 45 对 
不 同 种 群 间 的 距离 和 遗传 相似 性 系数 的 数据 分 析 表 
明 ， 地 理 种 群 间距 离 与 其 遗传 相似 性 系数 在 a = 
0.05 水 平 上 显著 呈 负 相关 ， 相 关系 数 + = - 0.303。 
不 同 地 理 种 群 之 间 的 遗传 结构 趋同 于 距离 隔离 模型 
《 黄 原 ，1998)。 


313 ~ 2 781 


表 3 各 种 群 内 个 体 间 遗 传 相似 度 及 变异 范围 
Table 3 Similarity and its variable scale 
within geographic populations 





种 群 Population 平均 值 Average 变异 Variation 
总 种 群 Total populations 0.118 0~0.596 
武威 WW 0.132 0 ~ 0.381 
循 化 QX 0.129 0~0.500 
皋 兰 GG 0.171 0 ~ 0.531 
惠 农 NH 0.233 0.095 ~ 0.455 
长 安 SC 0.154 0~0.462 
栾 川 HL 0.247 0.033 ~ 0.500 
项 城 HX 0.213 0.041 ~ 0.550 
阜阳 AF 0.164 0~0.596 
宿州 AS 0.110 0.050 ~ 0.490 
刑 台 HB 0.233 0.059 ~ 0.488 


表 4 不 同 地 理 种 群 之 间 的 遗传 相似 度 
Table 4 Similarity matrix of different geographic populations 


武威 WW 循 化 0X 插 兰 GG ” 惠 农 NH ”长安 SC 


武威 WW 

循 化 QX 0.095 

皋 兰 GG 0.095 0.095 

惠 农 NH 0.122 0.106 0.104 

长 安 SC 0.084 0.092 0.106 0.084 
栾 川 HL 0.109 0.116 0.122 0.143 
项 城 HX 0.106 0.113 0.126 0.132 
阜阳 AF 0.115 0.100 0.137 0.148 
宿州 AS 0.085 0.086 0.115 0.078 
刑 台 HB 0.086 0.090 0.142 0.113 





Le [ew [ew [ew [ew 
一 一 | 一 





栾 川 HL 


0.189 
0.178 
0.132 
0.156 


项 城 HX ”阜阳 AF 


0.134 
0.135 
0.148 


0.113 
0.142 


宿州 AS 刑 台 HB 


0.139 
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利用 表 4 数据， 按照 UPGMA《 非 加 权 对 儿 平 均 
聚 类 法 unweighted pair-group method with arithmetic av- 
susing) 法 进行 聚 类 分 析 。 聚 类 过 程 分 为 9 步 ， 各 
步 依据 的 种 群 间 的 遗传 相似 系数 依次 为 0.189， 
0.166, 0.147， 0.136， 0.123， 0.122， 0.111， 
项 城 JU 
变 川 HL 


皇 阳 APF 
刑 台 HB 
振 兰 00 
宿州 5 
区 安 SC 
惠 农 NH 
武威 WW 


第 化 QX 
0. 20 0. 18 0. 416 





十 十 + 一 一 


46 着 


0.101，0.090。 其 结果 见 图 1。 图 1 表明 ， 在 遗传 
相似 系数 接近 0.10 时 ， 所 有 地 理 种 群 可 基本 聚合 
为 两 大 类 ， 即 三 个 春 麦 区 地 理 种 群 为 一 类 ， 春 麦 区 
的 暴 兰 种 群 和 其 它 所 有 冬 麦 区 的 种 群 归 为 一 类 。 


图 1 用 UPGMA 法 对 麦 红 吸 桨 虫 10 个 地 理 种 群 聚 关 分 析 树 状 图 
Fig. 1 Dendrogram of cluster about 10 geographic populations by UPCMA 


3 讨论 


作者 兽 对 中 国 中 西部 的 甘肃 武威 、 皋 兰 ， 陕 西 
扶风 、 长 安 ， 及 河南 蛮 川 $ 个 麦 红 吸 浆 虫 的 地 理 种 
群 的 遗传 结构 用 酯 酶 等 位 酶 Est-2( 贺 春 贵 和 袁 锋 ， 
2000; He and Yuan，2001) 做 过 测定 。 对 其 遗传 一 
致 度 和 聚 类 分 析 的 结果 表明 ， 春 麦 区 的 两 个 种 群 的 
亲缘 关系 较 近 ， 而 与 三 个 冬 麦 区 种 群 的 亲缘 关系 较 
远 。 这 个 测试 结果 与 本 次 RAPD 测定 结果 相似 。 作 
者 以 前 对 中 国 西部 甘肃 武威 、 皋 兰 及 陕西 长 安 3 个 
麦 红 吸 浆 虫 地 理 种 群 的 遗传 结构 用 RAPD 方法 做 过 
测定 《 贺 春 贵 和 袁 锋 ，2001》， 虽 然 在 测定 中 所 用 
引物 [S18、S$83、S50 (GGTCTACACC)、S61 《TTC- 
GAGCCAG)] 及 设备 和 方法 与 本 次 不 同 ， 测 定 结果 
数据 差异 较 大 〈 表 5)， 但 测定 结果 的 系统 树 与 本 
次 实验 结果 一 致 。 

通过 3 次 测定 ， 总 体 来 看 ， 麦 红 吸 浆 虫 在 我 国 
冬 春 、 麦 区 的 地 理 种 群 之 间 有 一 定 程度 的 种 群 遗 传 
分 化 ， 可 分 为 冬 麦 区 和 春 麦 区 两 大 种 群 。 但 是 ， 暴 
兰 种 群 为 一 较 独 特 的 种 群 ， 其 种 群 遗 传 结构 偏 问 于 
冬 麦 区 的 或 为 冬 、 春 麦 区 之 间 的 中 间 种 群 。 这 个 试 
验 结果 对 考虑 不 同 麦 区 麦 红 吸 浆 忠 防治 技术 研究 是 








表 5 对 3 个 种 群 2 次 不 同 RAPD 测定 的 遗传 相似 性 对 比 
Table $5 Comparison between genetic 
similarities from two RAPD results 





武威 WW 插 兰 GG 长 安 SC 
武威 WW 0.495* 0.465* 
插 兰 GG 0.095 0.524* 
长 安 SC 0.084 0.106 


x 为 上 次 测定 结果 〈 贺 春 贵 和 袁 锋 ，2001) 
x Representing a previous RAPD result (He and Yuan， 20012. 
有 意义 的 。 

另外 ， 比 较 两 次 RAPD 测定 结果 ， 可 以 认为 
RAPD 数据 只 能 产生 相对 的 遗传 距离 ， 不 能 产生 绝 
对 的 遗传 距离 。 所 以 在 进行 种 群 遗 传 结构 研究 时 ， 
适宜 的 外 群 参 加 测试 比较 对 确定 遗传 变异 的 程度 是 
很 重要 的 。 如 在 上 次 测定 中 用 麦 黄 吸 浆 忠 Contarin- 
ia tritici《 Kitby》〉 作 为 参考 标准 ， 表 明 麦 红 吸 浆 虫 不 
同 地 理 种 群 间 遗 传 差异 为 种 下 的 遗传 差异 。 

关于 RAPD 技术 的 利 眶 已 有 许多 评论 。 国 内 利 
用 该 技术 对 昆虫 地 理 种 群 的 遗传 结构 的 研究 也 有 报 
道 〈《 杨 效 文 等 ，1999; 和 鲁 成 等 ，2000)， 但 正 与 该 技 
术 在 其 它 方面 应 用 的 情形 一 样 ， 没 有 统一 的 数据 分 
析 方 法 ， 不 同 研究 者 的 研究 结果 之 间 难 以 进行 比 


6 期 贺 春 贵 等 ， 中 国 麦 红 吸 浆 虫 〈《 双 翅 目 : 


较 。 这 也 是 本 文 作者 提出 在 应 用 RAPD 方法 作 种 群 
遗传 研究 时 ， 为 了 确定 变异 的 水 平 ， 应 有 适宜 的 外 
群 参 加 测试 的 主要 原因 之 一 。 

致谢 采集 标本 过 程 中 受到 各 采集 地 有 关机 构 及 技 
术 人 员 的 支持 ， 谨 此 致谢 。 
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